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RESUMO

O gene Pp523 confere resisténcia dominante ao mildio em plantas adultas de brdécolo
(Brassica oleracea ssp. italica). Com o objectivo de proceder ao seu isolamento via “map-
based cloning”, uma procura sistemdtica de marcadores moleculares foi conduzida por
“bulked segregant analysis”. No total foram identificados quatro marcadores RAPD e quatro
AFLP que flanqueiam e se encontram estreitamente ligados ao gene de resisténcia.
Paralelamente, foi construido um mapa genético de elevada densidade de Brassica oleracea,
no qual o locus Pp523 foi localizado no topo do grupo de ligamento 3. Foram clonados e
sequenciados cinco marcadores mapeados na regido genémica de 8.5 cM que envolve o locus
de resisténcia. Trés destes marcadores foram convertidos em marcadores codominantes
SCAR e CAPS. A procura de similaridade entre as sequéncias dos marcadores DNA clonados
e sequéncias depositadas nas bases de dados gendmicas, revelou a existéncia de uma perfeita
colinearidade entre a regido gendmica de B. oleracea contendo o gene Pp523 e a extremidade
do braco superior do cromossoma 1 de Arabidopsis thaliana. Dada a proximidade genética
entre as duas espécies, a informacgdo sobre esta regido gendmica especifica de Arabidopsis
serd utilizada no mapeamento fino da correspondente regidao gendmica em B. oleracea,

condicdo essencial para o isolamento do gene Pp523 via “map-based cloning”.

Palavras-chave: Resisténcia ao mildio, mapeamento genético e comparativo, Brassica
oleracea, Arabidopsis thaliana, sintenia, clonagem posicional






Genomic mapping of a downy mildew
resistance gene in Brassica oleracea L.

ABSTRACT

Pp523 is a single dominant gene that confers downy mildew resistance to adult plants of
broccoli (Brassica oleracea ssp. italica). As part of a map-based cloning strategy for the
isolation of this gene, a systematic search for molecular markers linked to Pp523 was carried
out using bulked segregant analysis. Four RAPD and four AFLP markers flanking and closely
linked in coupling to the resistance gene were identified. Simultaneously, a high-density
genetic map of Brassica oleracea was constructed. The Pp523 locus was positioned on the
top of linkage group 3. Five markers delimiting a 8.5 cM region surrounding the resistance
gene were cloned and sequenced. Three of these markers were transformed into codominant
SCAR and CAPS markers. Searched against genomic databases the five B. oleracea DNA
markers sequences matched Arabidopsis thaliana sequences that delimit a conserved syntenic
region in the top arm end of the chromosome 1. Bearing in mind the close genetic relatedness
between both species, the information on this specific genomic region in Arabidopsis will be
used to fine-scale map the corresponding genomic region in B. oleracea, an essential

condition for the isolation of the Pp523 gene via map-based cloning.

Key-words: Downy mildew resistance, genetic and comparative mapping, Brassica oleracea,
Arabidopsis thaliana, synteny, map-based cloning
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